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摘要 : 干扰 素 (IFN) 是 在 “危险 信号 ”刺激 下 ， 由 细胞 分 泌 的 具有 抗 病毒 、 抗 肿瘤 、 换 制 细胞 增殖 和 人 免疫 调节 
等 的 糖 蛋 白 家 族 , 在 机 体 免 疫 系统 中 具有 重要 地 位 。 树 网 作为 多 种 人 类 疾病 研究 模型 的 前 景 已 受到 广泛 
关注 , 但 对 其 IFN 家 族 的 研究 尚 属 空白 。 该 研究 在 现 有 的 树 网 全 基因 组 数据 基础 上 , 应 用 大 片段 核酸 序列 比 对 、 
基因 预测 等 方法 ， 对 树 购 IFN 家 族 的 基本 构成 和 分 子 特征 进行 预测 和 分 析 。 结 果 显 示 , WRA A IFN: a (5 个 
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WH). Bs o Ky ey 8; TAY IFN-y; IW IFN: IFN-A1, 22/3, 所 编码 的 氨基 酸 序列 及 蛋白 空间 结构 与 其 它 哺乳 
动物 具有 较 高 的 相似 性 ,但 在 半 胱 氨 酸 位 置 和 N 糖 基 化 个 数 上 具有 部 分 差异 。 该 研究 以 全 基因 组 数据 对 树 网 IFN 
家 族 信息 进行 系统 挖掘 和 分 析 , 为 树 网 IFN 的 基因 克隆 以 及 感染 免疫 学 中 的 作 和 机 理 研究 奠定 了 基础 。 
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Genome-wide prediction of interferon family members of tree 
shrew and their molecular characteristics analysis 
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Abstract: Interferons (IFNs) represent proteins with antiviral activities that are secreted from cells in response to a 
variety of stimuli. In addition to antiviral, antibacterial and anti-parasitic host-defense functions they are now also 
recognized as crucial regulators of cell proliferation, differentiation, survival and death as well as activators of specialized 
cell functions particularly in the immune system and play important roles in infectious and inflammatory diseases, 
autoimmunity and cancer. Tree shrews (Tupaia belangeri) were found to be susceptible to several human viruses and 
therefore are widely regarded as good models for analyzing mechanism of human diseases. In this report, we have 
forecasted the interferon family members of tree shrew from its genome mainly using the methods like Blast (whole 
genome shotgun sequence) and gene prediction. Our data show that tree shrew interferon system includes: type I IFN: a 
(five subtypes), B, œ, K, £, 6; type II IFN: y; type HI IFN: 41, 42/3. Furthermore, the predicted structures of a and à have 
similar character with those of other mammals. However, there are some differences in cysteine position and 
N-glycosylation numbers between human and Tree shrew IFNs. These results provide fundamental basis for further 
molecular cloning and function analysis of tree shrew IFNs in future. 
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干扰 素 (interferon，IFN) 最 初 是 由 Isaacs & 
Lindenmann(1957) 在 研究 病毒 干扰 现象 时 发 现 的 一 
类 性 质 待定 的 “可 溶性 物质 ”。 直 至 1980 年 ， 
Taniguchi et al(1980a; 1980b) 首 次 克隆 了 人 IFN-a 和 
IFN-B 全 长 cDNA, 由 此 ,IFN 成 为 研究 最 早 的 一 类 
细胞 因子 。 现 已 证 明 , IFN 为 多 成 员 家 族 , 它们 普遍 
存在 于 辩 椎 动物 中 ， 是 多 种 类 细胞 在 受到 “和 危险 信 
号 ”刺激 后 分 泌 的 糖 蛋 白 。IFN 作为 机 体 抵 抗 病毒 
感染 的 第 一 道 防线 , 具有 抗 病毒 、 抗 肿瘤 、 抑 制 细 
胞 增殖 及 免疫 调节 等 多 重 作 用 (Ank et al, 2006; 
Brand et al, 2005; Kotenko et al, 2003; Osterlund et al, 
2005)。 依据 基因 序列 、 染 色 体 定位 和 受 体 特异 性 等 
特点 ,可 将 IFN 分 为 3 种 类 型 (Kotenko et al, 2003; 
Samarajiwa et al, 2009)。I 型 IFN 包括 9 个 亚 型 ， 即 
a. B. & Ky Tt. o G vy 8; IW IFN 仅 有 IFN-y 
1 种 ; II 型 TFN 由 IFN-A1 (IL-29) . IFN-A2 (IL-28A) 
All IFN-A3 (IL-28B) #4) AX. o 

Pe ist] (tree shrew, Tupaia belangeri), 其 外 形 酷 
似 松 鼠 (Cao et al, 2003), 在 进化 关系 上 与 灵 长 类 动 
物 较为 接近 (Novacek, 1992; Waddell et al, 2001). 
Walter et al(1996) 证 实 了 我 国学 者 早 在 80 年 代 的 发 
现 (Su et al, 1987)， 即 树 网 肝 细 胞 在 体内 外 均 能 感染 
人 乙 型 肝炎 病毒 (HBV)，, 表明 树 欧 可 作为 模型 动物 
用 以 研究 乙 型 肝炎 病毒 致 病 机 理 ， 但 是 ， 目 前 对 树 
网 IFN 家 族 的 研究 尚 属 空白 状态 。 阐 明 树 网 IFN 家 
族 的 基本 成 员 及 其 分 子 结构 -功能 关系 ,是 系统 研 
究 IFN 在 乙 型 肝炎 等 病毒 性 疾病 感染 过 程 中 免疫 功 
能 的 前 提 。 因 此 ,本 研究 以 目前 仅 有 的 树 网 全 基因 
组 数据 为 基础 , 通过 基因 预测 和 蛋白 质 模 建 等 生物 
信息 学 方法 ， 对 树 哆 IFN 家 族 的 基本 构成 和 分 子 结 
构 特 征 进行 了 系统 分 析 , 为 进一步 全 面 深入 树 哆 
TEN 的 功能 和 人 免疫 调节 机 理 研究 葛 定 基础 。 
1 材料 方法 
1.1 树 哆 基因 组 及 参 比 IFN 基因 

树 购 全 基因 组 序列 (BioProject Accession: 
PRJNA13971) HX A NCBI 数据 库 。 这 一 序列 由 美国 
哈佛 - 麻 省 理工 的 博 德 研究 所 (Broad Institute of 
MIT and Harvard) 于 2006 年 公布 , 宪 盖 率 为 2 倍 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/108744176) 。 
用 以 参 比 的 已 克隆 各 物种 IFN 基因 取 自 GenBank 
数据 库 ， 其 录入 号 分 别 为 : 


























W 



























































































































































































































































































































































































































































I 型 IFN: 人 a: NM_024013, NM 000605, NM 
021068, NM_002169-73, NM_021002, NM_021057, 
NM 027866-67, NM 004681, NM 006900, NM_ 
021268, NM_002175, NM _036676; B: NM 002176; 
e: NM 176891; x: NM 020124; œ: NM 002177。 
小 鼠 a: NM_010502-05, NM_206871, NM_ 0083343, 
NM_010507,NM_008333,NM_177361,M_177347 ; 
B: NM 010510; s: NM_177348; Ç: NM_197889; x: 
NM_199157. KE a: NM_001014786, NM 233152; 
B: NM_019127; 猪 a: NM_214393, NM_001130219, 
NM_001166319, NM 001164860, NM 001164848- 
49, NM 001195377, NM_001166310, NM_0011130246, 
NM_001164843, NM 001166318, NM 001164855, 
NM 001195375 ; B: NM 001003923 ; 5§: NM 
001002832; s: NM 001105310; x: NM 001164857; 
o: NM 001130238. “F a: NM 001017411, NM_ 
174085, NM_001172040-41; B: NM 174350; t: 
NM 001245936; œ: NM 174351 。 马 a: NM 
001114537- 38, NM_001099441 ; B: NM_001099440; 
œ: NM 001083595 。 猫 NM 001006654 > 鸡 
NM 205427。 

II 型 IFN: 人 NM 000619; 黑猩猩 NM_ 
001193665; 小 限 NM 213948; Abt NM 008337; 
猪 NM 1388802 ; 牛 NM 174086 ; 3 NM_ 
001081949; == NM_001009803; ži NM_001009873; 
犬 NM_001003174。 

II 型 IFN: 人 NM_172138-40; 小 鼠 NM_ 
001024673, NM_177396; thi i HQ201955-56; X% 
EF587763; JI FJ581033-36. 

12 基因 预测 

以 上 述 树 移 全 基因 组 和 各 物种 IFN 编码 序列 为 
基础 ， 采 用 全 基因 组 在 线 BLAST(Altschul et al, 
1990) 及 用 于 大 片段 序列 比 对 的 工具 BLASTZ 
(Schwartz et al, 2000, 2003) 进行 序列 比 对 。 采 用 
GENSCAN(Burge & Karlin，1998) 预 测 软 件 对 树 般 
TFN 家 族 的 可 能 成 员 进 行 预测 。 该 基因 预测 方法 的 
基础 为 五 阶 马 尔 可 夫 模 型 , 同时 结合 了 六 聚 体 频率 
以 及 编码 信号 如 起 始 密 码 子 、TATA 框 、 帽 子 位 点 、 
poly-A 等 信息 预测 基因 。 
13 ”分 子 特征 分 析 

分 别 采用 DNAMAN (http://www.lynnon.com/) ~ 
BLASTP(Altschul et al, 1990) 和 t_coffee (Notredame 
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et al, 2000) 对 核酸 和 氨基酸 序 列 进行 分 析 。 内 含 子 - 
外 显 子 基因 结构 模式 图 用 在 线 软件 Fancy GENE 
v1.4 (http://host13.bioinfo3 .ifom-ieo-campus.it/fancyg 
ene/) 构建 。 和 蛋白 质 信 号 肽 序列 采用 在 线 SignalP 3.0 
软件 (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/) 预测 。 
和 蛋白质 三 维 结构 的 模 建 和 分 析 则 通过 Discovery 
studio (Accelrys Software: Discovery Studio 3.1) 和 
PyMOL (http://www.pymol.org/) 完成 。 


2 结果 与 讨论 


21 基因 组 数据 来 源 与 质量 

尽管 本 研究 所 采用 的 基因 组 数据 仅 有 FL a 
率 , 但 依据 此 基因 组 序列 , Ensembl 数据 库 已 预测 得 
到 了 树 网 IFN- 编码 基因 (ENSTBET0000005887) 
(http://asia.ensembl.org/Tupaia_belangeri/Gene/Sum 
mary?g=ENSTBEG00000005902;r=scaffold_ 115883: 
37536-39087;t=-ENSTBET00000005887). FJI, Fox 
et al(2009) 预 测 得 到 两 条 树 网 IFEN II 型 基因 (其 体 序 
列 未 公布 )。2011 年 10 月 , Lindblad-Toh et al (2011) 
使 用 该 2 倍 覆 盖 率 树 网 基因 组 作为 29 个 哺乳 动物 
之 一 进行 多 物种 全 基因 组 分 析 , 得 出 “所 有 哺乳 动 
物 编码 基因 均 受 共同 的 DNA (包含 启动 子 中 的 保守 
元 件 、 蛋 白 编 码 序列 中 的 功能 元 件 、 转 录 因 子 靶 序 
列 等 ) 调节， 从 而 增强 或 减弱 编码 基因 表达 ”的 结 
论 。 此 外 , 我 们 利用 此 数据 已 成 功 克隆 得 到 树 哆 
IFN-X2/3 的 全 长 cDNA 序列 ( 待 发 表 ) 。 这 些 结果 表 
明 ， 现 有 的 树 欧 基因 组 数据 为 进一步 挖掘、 分 析 相 
关 基 因 葛 定 了 基础 。 进 一 步 , 我 们 将 使 用 华盛顿 大 
学 医学 院 的 基因 组 测序 中 心 (Genome Sequencing 
Center (GSC) at Washington University (WashU) of 
Medicine) 测定 的 6 倍 (BioProject Accession: 
PRJNA20273) ( 待 发 表 ) 和 中 科 院 昆明 动物 研究 所 
测定 的 70 倍 覆 盖 率 树 哆 基因 组 ( 待 发 表 ) 进行 IFN 
基因 挖掘 和 验证 。 
2.2 PIRI I Æ IFN 的 基本 构成 和 结构 特征 

RATE EXTR R I A! IFN 家 族 的 基本 构成 进行 
了 预测 和 分 析 。 结 果 表 明 , 在 现 有 的 9 种 工 型 IFN 
中 , 树 购 具有 较为 明确 的 编码 a Bo e o s 
的 6 种 基因 序列 ( 表 1) 。 其 中 , IFN-a 包含 5 个 (al、 
a2, a4, a9, a22) WY, 而 5s、s 及 ou22 有 2~S 条 
可 能 的 编码 序列 (有 竺 进一步 证 实 ), 但 并 未 发 现 t、 
6. vB o3. 05-8. 010-17, 020-21 的 相应 序列 。 从 
















































































































































































































































































































































































































































































































































































表 1 中 亦 可 看 出 ， 已 克隆 测序 的 IFN 基因 , 在 各 物 
种 中 差异 较 大 ,也 进一步 表明 ， 对 包括 树 网 在 内 的 
各 物种 进行 FN 研究 的 空间 较 大 。 

为 进一步 研究 树 哆 下 N-al 与 其 它 物种 IFN-al 
之 间 的 差异 ,我 们 对 IFN-al 的 氨基 酸 序 列 进行 J 
多 序列 比 对 (图 )。 与 人 (CEomo sapiens), 2A (Mus 
muculus), K (Rattus norvegicus)、 牛 (Bos taurus). 
马 (Equus caballus) 和 和 猪 (Sus scrofa)IFN-al 相同 , 树 
iat] 正 N-al 基因 可 编码 24 个 氨基 酸 的 信号 肽 ,表明 
其 同样 为 分 泌 和 蛋白 。 根 据 Zou et al (2007) 的 报道 , I 
型 IFN 可 以 分 为 含 2 个 半 胱 氨 酸 和 含 4 个 半 胱 氨 酸 
两 个 亚 类 。 多 序列 比 对 分 析 显 示 , 树 哆 与 人 、 Z 
Ain. JH IFN-al 均 属 于 后 者 。 此 外 ,所 有 参与 
比 对 的 IFN-al C 末端 均 具 有 一 个 保守 的 CAWE 基 
序 ， 表 明 树 网 与 其 它 哺乳 动物 TY IFN 的 基本 特征 

致 ,但 是 , PINY IFN-al 的 第 4 MEARE E 
ESA, DB. ARAJ 下 N-al 的 有 所 不 同 ; PR 
和 牛 、 马 在 人 、 小 鼠 、 大 鼠 的 第 2 个 半 胱 氨 酸 位 置 上 
不 包含 半 胶 氨 酸 。 这 些 都 有 待 进一步 的 基因 克隆 
和 测序 加 以 验证 。 牛 和 马 IFN-al NE 3 NEMKA 
酸 ( 图 1), 5 EA X Æ f (channel catfish) 相 同 
(Robertsen, 2006), 提示 IFN-al 在 多 物种 进化 速率 
上 存在 差异 。 同 时 , 这些 半 胱 氨 酸 是 否 会 配对 形成 
二 令 键 以 影响 IFN-al 结构 和 功能 ， 是 否 有 除 半 胱 
氮 酸 之 外 的 其 他 和 氨基酸 或 基 序 对 IFN 的 结构 -功能 
有 重要 作用 。 这 些 均值 得 进一步 研究 。 

我 们 进一步 用 Dsicovery Studio X} 4) iA iy 
IFN-al 进行 了 结构 模 建 ， 所 使 用 的 模板 为 实验 测定 
的 人 IFN-al 三 维 结构 PDB ID: 1RH2), 模板 与 靶 序 
列 间 的 一 致 性 为 87%。 图 2 表明 , PRAA IFN-al 
空间 结构 相似 ,可 形成 5 个 a 螺旋 (ABCDE), 具有 
典型 的 “螺旋 形 细胞 因子 ”的 特征 (Conklin, 2004; 
Karpusas et al, 1997). Uzé et al (1994, 1995) 研 究 表 
明 ， 螺 旋 结构 在 I 型 IFN 与 受 体 结合 中 具有 决定 性 
作用 。 甚 中, 第 1 和 第 3 个 螺旋 (Aa、Ca 螺旋 ) 是 与 
I 型 IFN 受 体 1 (interferon alpha receptor 1, IFNAR1) 
的 结合 位 点 ; 第 4 个 螺旋 (Du BIE AB 螺旋 和 DE 
累 旋 之 间 的 连接 环 则 是 与 1 型 FN 受 体 2 (interferon 
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a receptor 2, IFNAR2) 的 结合 位 点 。 同 时 , 根据 现 有 
的 序列 信息 (未 列 出 ), 我 们 亦 可 推 知 , PR I FN 























他 亚 型 与 受 体 结合 的 区 域 与 人 类 相应 区 域 结构 
高 度 近似 。 此外, 与 人 IFN-al Hte, PRI IFN-al 
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R1 NCBI 中 几 个 物种 I 型 IFN 及 预测 得 到 的 树 网 工 型 IFN 
Tab.1 Type I IFNs of several species in NCBI and predicted type I IFNs of Tupaia belangeri 
人 小 鼠 大 鼠 猪 生 马 猎 鸡 ey 
Homo sapiens Mus musculus Rattus norvegicus Sus scrofa Bos taurus Equus caballus Felis catus Gallus gallus Tupaia belangeri 
al + 1 
a2 + 1 
a3 + Ee -2 
a4 + sh 1 
as + -? 
a6 -? 
a7 + + -? 
ag + + -? 
a9 F 1 
al0 + -? 
all PG + + -? 
al2 PG + -? 
al3 + + -? 
al4 + -? 
als + -? 
al6 + -? 
al7 + -? 
a20 PG -? 
a21 -? 
a22 PG 5 
Bl + + + + 1 
6 + 2 
8 + 2 
Ç -? 
K P 1 
v -? 
T + -2 
o + + + 1 
a a ees IFN; PG: 该 基因 在 机 体内 以 假 基因 形式 存在 。 对 树 区 所 含 IFN 一 一 +: 含有 该 型 ITN;，-?: 不 能 确定 有 无 该 基因 ; 数值 : 我 们 预 











测 得 到 的 编码 基因 序列 数 














+ shows that the animal has this subtype of IFNs; PG indicates that the gene exists in the form of pesudogene. In the case of tree shrew, -? indicates that the 


encoding gene is uncertain and the number indicates the quantity of 



























































中 具有 两 个 N 糖 基 化 位 点 ,结合 糖 基 化 在 蛋白 质 中 
的 重要 作用 (Lis & Sharon，1993), 推测 其 增强 了 树 
isl IFN-al 与 其 让 受 体 的 结合 =) 能 力 。 


2.3 WIRI O Æ IFN 的 基本 构成 和 特征 分 析 
运用 上 述 分 析 方 法 , 我 们 预测 得 出 两 段 与 人 N 
型 TEN 相近 似 的 树 网 IFN-y 序列 ， 相 似 度 分 别 为 








68% 和 63%。 人 参照 各 物种 IFN-y 的 基 
知 ， 这 两 段 编码 序列 分 别 来 自 树 网 IFN-y 的 第 
和 第 4 个 外 显 子 。 

据 现 有 信息 , 我 们 所 得 到 的 仅 为 2 BY] 
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因 结 构 ， 亦 可 
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\ 的 


encoding sequences. 






































片段 , 共 82 个 氨基 酸 , 未 能 预测 到 中 间 约 84 个 氨 
基 酸 的 编码 序列 。 这 也 说 明 现 有 基因 组 序列 的 局 限 























性 和 不 完整 性 ， 但 氨基 酸 序 列 同 源 性 和 物种 亲缘 分 
析 显 示 ( 表 2)， 除 黑猩猩 外 ， 人 与 树 网 的 序列 相似 
度 最 高 ,达到 了 68%。 这 一 结果 显示 了 树 购 IFN-y 
的 存在 ,同时 也 为 我 们 克隆 IFN-y 全 长 基因 及 进 一 
步 的 功能 分 析 提 供 了 必要 的 线索 。 
2.4 WIRI [0 型 IFN 的 基本 构成 和 特征 分 析 

A 2003 年 发 现 II 型 IFN 以 来 (Kotenko et al, 
2003; Sheppard et al, 2003), 在 人 、 小 鼠 、 蝙 蝠 
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六 六 DOR OR ii. O. RRR RR DR r o. IOK ORD kik kkk .来 OK OK 
Tupaia belangeri IFN- 4 1 Vi VVLC LPLSHG--KWEIFTLLAQMERISILSCLKDRTHFGFPQIL 63 
Homo sapiens IFN- a 1 MASPFALLMVLVVLSCKSSCSLGCDLPETHSLDNRRTLMLLAQMSRISPSSCLMDRHDFGFPQEE 65 
Mus musculus IFN- a 1 MARLCAFLMVLAVLSYWPTCSLGCDLPQTHNLRNKRALTLLVQMRRLSPLSCLKDRKDFGFPQEK 65 
Rattus norvegicus IFN- a 1 MARLCAFLMSLVVVSYWSACCLGCDLPHTHNLRNKRVF TLLAQMRRLSPVSCLKDRKYFGFPLEK 65 




















Bos taurus IFN- a 1 MAPAWSFLLSLLLLSCNAICSLGCHLPHTHSLANRRVLMLLQQLRRVSPSSCLQDRNDFEFLQEA 65 
Equus caballus IFN-a1 MALPVSLLMALVVLSCHSSCSLGCDLPHTHSLGNTRVLMLLGQMRRISPFSCLKDRNDFGFPQEV 65 
Sus scrofa IFN- a 1 MAPTSAFLTALVLLSCNATYSLGCDLPQTHSLAHTRALRLLAQMRRISPFSCLDHRRDFGFPQEA 65 





2 kX okk kI k pi ot 
Tupaia belangeri IFN-a 1 VGGHQVDRTQATAAIHETLQQIFILFSTRGSSVARNETLLEKFLQELHQRLDGLETPLGKEKEVE 128 
Homo sapiens IFN-a 1 isa se otros ELYQQLNDLEACWMQEERVG 130 
Mus musculus IFN- a 1 VDAQQIKKAQAIPVLSELTQQILNIFTSKDSSAAWNTTLLDSFCNDLHQQLNDLQGCLMQQVGVQ 130 
Rattus norvegicus IFN- a 1 VDGQQIQKAQAIPVLHELTQQILSLFTSKESSTAWDATLLDSFICNDLQQQLSGLQACLMQQVGVQ 130 











Bos taurus IFN- a 1 LGGSQLQKAQATSVLHEVTQHTFQLFSTEGSPATWDKSLLDKLRAALDQQLTDLQAILTQEEGLR 130 
Equus caballus IFN-a 1 FDGNQFRKPQAISAVHETIQQIFHLFSTDGSSAAWDESLLDKLYTGLYQQLTELEACLSQEVGVE 130 
Sus scrofa IFN- a 1 LGGNQVQKAQAMALVHEMLQQTFOLFSTEGSAAAWDESLLHOQF(IGLDQQLRDLE VMQEAGLE 130 





Dkk, RL: * 

IVRVEVRROLLIINNLSGKLRKS-GRH 189 
WEVVRAEIMRSLSLSTNLQERLRR---KE 189 
WEVVRAEVWRALSSSANVLGRLRE-——-EK 189 
WEVVKAEVWRALSSSANLMGRLREERNES 192 
WEVVRAEVMRAFSSSTNLQESFRR---KD 189 
WEIVRAEIMRSFSSSTNLPQ------—~: S 184 
WEIVRAEVMRAFSSSRN---------—— L 181 


Ko. 1. RR ORD KID DK K K 
Tupaia belangeri IFN-a 1 PSPPGSENPRLAVKSYFQRISLYLKEKKYS 
Homo sapiens IFN- a 1 ETPLMNADSILAVKKYFRRITLYLTEKRYSP 
Mus musculus IFN- a 1 EFPLTQEDALLAVRKYFHRITVYLREKKHSP 
Rattus norvegicus IFN- 4 1 ESPLTQEDSLLAVREYFHRITVYLRENKHSP 
Bos taurus IFN-a 1 GAPLLKEDSSLAVRKYFHRLTLYLQEKRHSP 
Equus caballus IFN-a1 ETPLMNEDSLLAVRRYFQRIALYLQEKKYSP 
Sus scrofa IFN-a 1 GTPLLEEDSILAVRKYFHRLTLYLQEKSYSP 








图 1 树 购 、 人 、 小 鼠 、 KA. 牛 、 Hiz 猪 IFN-al 氨基 酸 多 序列 比 对 
Fig.l Alignment of amino acid sequences of tree shrew IFN-al with those from other mammals 
*: 相同 的 氨基 酸 ;“:” 和 “.”: 氨基 酸 之 间 保 守 和 半 保 守 。 下 划 线 部 分 : 信号 肽 序列 ; 方 框 ， 半 胱 氨 酸 ， 椭 圆 ， CAWE 基 序 。 


Identical amino acids among all sequences are indicted by asterisks; those amino acids with high or low similarity are indicated by a colon or a 














period, respectively. The putative signal peptide sequences predicted by SignalP are underlined. Cysteines are boxed. C-terminal conserved motif 
CAWE is circled. 








图 





2 ACE). Pah) ( 右 )IFN-al 分 子 蛋白 质 三 维 结构 比较 

Fig.2 Comparison between the IFN-al protein three-dimensional structures of human (left) and tree shrew (right) 
ABCDE 为 5 个 a 螺旋 及 其 所 处 位 置 ， 圆 圈 部 分 ， 半 胱 氨 酸 ， 蓝 色 部 分 : B 环 和 DEH; 三 角 所 含 紫色 部 分 : N 糖 基 化 位 点 ， N- 末 端 
和 C- 末 端 在 图 中 显示 : N 端 和 C 端 。 


ABCDE show the five helices and their positions; red regions represent the cysteine; blue regions represent AB loop and DE loop; purple regions 



























































indicate the N- glycosylation site. The N- and C- termini are also shown in the figure. 


geod eek ko sok dele 六 ek aio 1 ok 
Tupaia belangeri IFN- y MKYTSYTLAFLLSIILGSSSCYCQAPFMKEVQNLKNYF—--------------------—---—-———— 38 


Homo sapiens IFN- y MKYTSYILAFQLCIVLGSLGCYCQDPYVKEAENLKKYFNAGHSDVADNGTLFLGILKNWKEESDRKIM 68 


kk) kkk 冰冰 
fupalaibelangen WEN= "> = ee VNDVQVQRKATYEL 52 
Homo sapiens IFN-y QSQIVSFYFKLFKNFKDDQSIQKSVET IKEDMNVKFFNSNKKKRDDFEKLTNYSVTDLNVQRKAIHEL 136 


EE 
Tupaia belangeri IFN- y LNVMIDLTPKSNQKKRKRSQMLFRGRRASR 82 
Homo sapiens IFN- y IQVMAELSPAAKTGKRKRSQMLFRGRRASQ 166 


图 3 WRI A IFN-y 序列 比 对 
Fig.3 Amino acid sequence alignment of tree shrew and human IFN-Y 
注释 同 图 1(Notes are the same as those in Fig. 1). 
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表 2 物种 间 IFN-y 在 氨基 酸 水 平 上 相似 性 百分比 
Tab.2 Percentage of amino acid sequence similarity of IFN-y between Homo sapiens, Chimpanzee, Sus scrofa, Mus musculus, 
Rattus norvegicus, Bos taurus, Equus caballus, Ovis aries, Felis catus, Canis lupus and Tupaia belangeri 


% 氨 基 酸 相似 性 (Amino acids identity) 




















py rt 人 黑猩猩 小 鼠 KK 马 oe: a, 
Tupai Hi F Æ 猫 
upaia Homo Pan Mus Rattus Equus nee i 
; i ; Sus scrofa Bos taurus Ovis aries Felis catus 
belangeri sapiens troglodytes musculus norvegicus : caballus 
人 Homo sapiens 68 
时 猩猩 
黑猩猩 Pan 60 99 
troglodytes 
小 鼠 Mus musculus 53 41 40 
Ket 
PA Rattus 43 39 37 83 
norvegicus 
猪 Sus scrofa 58 60 59 45 44 
牛 Bos taurus 71 62 62 44 45 78 
Fy Equus caballus 66 62 66 46 44 71 77 
Æ Ovis aries 71 62 63 44 44 79 96 79 
猫 Felis catus 66 64 63 44 42 71 74 79 75 





















































m. NME WEI A OTF (Ze 3), 但 各 ”号 染色 体 (Karpala et al, 2008), TINA 4 个 
物种 相应 的 基因 结构 较为 复杂 。 人 含有 3 个 II 型 (IFN-A1, IFN-A2,. IFN-A3 和 IFN-X5) 有 效 编码 基因 
IFN SEK, 2) 59 IFN-M (IL-29) 、IFN-X2 (IL-28A) 和 1 个 是 一 个 假 基 因 (IFN-14) (Qi et al, 2010)。 因 此 ， 
和 IFN-X3 (IL-28B), EMF 19 号 染色 体 。 小 鼠 第 7 参照 多 物种 数据 系统 研究 树 史 IFN- 和 Xs 基因 结构 和 
号 染色 体 上 具有 2 个 II 型 IFN 编码 基因 (IFN-X2、 蛋白 功能 对 充分 理解 树 网 II 型 IFN 具有 重要 意义 。 
IFN-X3) 和 1 个 假 基因 (IFN-X1)(Lasfar et al, 2006)。 我 们 的 预测 发 现 , 在 树 央 全 基因 组 中 有 2 条 序 
蝙蝠 可 有 效 编码 IFN-A1 和 IFN-X2， 而 与 人 同 源 的 ，” 列 与 人 IFN-Xs 具有 较 高 同 源 性 。 其 中 , 1 条 序列 具 
TFN-A3 为 假 基 因 。 此 外 , il IFN- 和 1 基因 的 第 2 有 从 起 始 密码 子 到 终止 密码 子 的 全 长 编码 框 ， 与 人 
内 含 子 长 达 4 kb, 与 人 和 其 他 哺乳 动物 对 应 区 域 ” I 下 N-X2 和 IFN-X3 均 具 有 82% 的 序列 相似 性 ， 因 此 ， 
1.1 kb 的 长 度 差 异 较 大 (Zhou et al, 2011)。 值 得 注意 ”和 暂 命名 为 FN-X2/3。 据 此 预测 结果 我 们 已 将 此 585 
的 是 , 鸡 仅 有 1 个 III 型 FN 有效 编码 基因 , 位 于 7 ”bp 的 基因 克隆 并 双向 测序 。 


表 3 目前 已 克隆 的 几 个 物种 HI 型 IFN 及 预测 所 得 树 移 II 型 IFN 
Tab.3 Type III IFNs of several species which have been cloned and those predicted type HI IFNs in Tupai belangeri 











































































































































































































































































































人 小 鼠 i 鸡 JIMS PIR 
Homo sapiens Mus musculus Pteropid bat Chicken Amphibians Tupaia belangeri 
A1 (IL-29) F PG + a + 
和 2(L-28A) 十 十 + + + 2/32* 
43(IL-28B) + + PG + 2/3?* 
入 4 PG 
25 + 


注释 同 表 1; *: 得 到 的 序列 可 能 是 IFN-X2 或 IFN-X3。 
Notes are the same as those in Tab. 1. Asterisks (*) indicates that the predicted sequence is either IFN-A2 or IFN-A3. 




















就 基因 结构 而 言 , II 型 IFN 与 I 型 IN 仅 有 1 IN 含有 5 个 外 显 子 和 4 个 内 含 子 结构 ， 具 II 型 
个 外 显 子 的 特点 明显 不 同 , 它们 均 由 5 个 GEFN- 和 1、 IFN 的 典型 特征 ， 且 其 内 含 子 -外 显 子 的 大 小 与 人 
IFN-A3) 或 6 个 外 显 子 (FEN-X2) 构成 (Uzé & IFN-X2 基本 一 致 。 
Monneron, 2007)。 利 用 Fancy GENE v1.4(Rambaldi 以 人 IFN-X2/3 结构 (PDB ID: 3HHC) 为 模板 ( 模 
& Ciccarelli, 2009), 我 们 构建 了 树 徇 IFN-X2/3 与 人 板 与 靶 序 列 间 的 序列 一 致 性 为 82%), 用 Discovery 
IFN-As 内 含 子 -外 显 子 模式 图 (图 4), 显示 树 殉 Studio X HR IFN-X2/3 的 蛋白 三 维 结构 进行 了 分 子 
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Homo sapiens IFN-M (=== m — 
Homo sapiens IFN-}2 Im - em = = 
Homo sapiens IFN- =. Es m = — 
Tupaia belangeri IFN- 12/3 ==" = = = 


图 4 人 IFN- 和 与 树 移 下 N-X2/X3 内 含 子 -外 显 子 结构 比较 
Fig.4 Comparison of the intron-exon structure of tree shrew 
IFN-A2/3 with those of human IFN-As genes 

长 方形 ， 外 显 子 ， 虚 线 : AET. 


Exons are drawn as rectangles, and introns are shown as dotted lines. 




















模 建 。 结果 显示 (图 5), PRI IFN-22/3 结构 (图 SC) 
在 整体 上 与 人 IFN-X2/3 结构 (图 SB) 相似 , 而 与 人 
IFN-Al (图 SA) 差别 很 大 。 此 外 , 树 购 与 人 IFN-As 
都 由 多 个 a 螺旋 构成 具有 典型 的 开 型 细胞 因子 家 
族 蛋 白 结 构 特 点 (Zdanov 2010)。 人 IFN-Al HE N 
糖 基 化 位 点 ,而 IFN-A2/3 不 具有 相 类 似 的 糖 基 化 位 
点 (Dellgren et al, 2009), AWE ER SE A 
与 蛋白 质 之 间 结 合 中 的 作用 (Lis & Sharon, 1993), 
推测 IFN-A1 EG IFN-A2/3 与 受 体 结合 能 力 更 强 ， 从 而 
起 抗 病毒 中 决定 性 作用 。 
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图 5 人 TFN-A1 (A), A IFN-A2/3 (B) 和 树 购 IFN-X2/3(C) 蛋白 质 结构 模型 





Fig.5 Protein structural models of human IFN-A1(A), IFN-A2/3(B) and tree shrew IFN-A2/3(C) 


注释 同 图 2(Notes are the same as those in Fig. 2). 


综 上 所 述 , fe By FLT AN bet REE A TA 
信息 , 我 们 首次 对 树 购 IFN 家 族 成 员 进 行 了 系统 挖 
掘 ， 并 对 其 结构 -功能 进行 了 初步 探讨 , 为 进一步 发 
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